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を使用した。血清からプロテイン G を用いて IgG を単離、SDS-PAGE（Sodium 
dodecyl sulfate-ポリアクリルアミドゲル電気泳動）を行って IgG の重鎖を切り
出した。PNGase F（Peptide-N-Glycosidase F）を用いて N 型糖鎖を切断、シ
アル酸をメチルアミド化したのち、3AQ（3-Aminoquinoline）/CA（p-coumaric）
をマトリックスとして用いてマトリックス支援レーザー脱離イオン化質量分析




のある症例、治療歴のある症例、Ductal carcinoma in situ（DCIS）を除き、乳
がん症例 55 例、非がんコントロール 51 例をモデル作成に利用した。検出され
た 32 種類の糖鎖のうち、個々の糖鎖の乳がんの識別能力を Support Vector 
Machine にて評価し、識別能力の高い 7 つの糖鎖を用いてモデルを作成した。
モデルは internal validation にて検証した。また、4 種類の糖の付き方に関して
も乳がん症例と非がんコントロールの違いを検討した。 
【結果】今回の検討では 32 種類の糖鎖を同定できた。モデルを使った解析では
乳がん症例に特徴的な糖鎖修飾パターンを確認できた（ the area under the 
ROC[receiver operative characteristic] curve: AUC = 0.8738 、p＜0.0001）。




















発現量の割合を比較し、Multiple Logistic Regression（MLR）を用い 7種類の糖
鎖を使用した予測モデルを作成したところ、NC 群と BC 群を識別することができ
た（AUC=0.874）。モデルを非浸潤性乳管がん（DCIS）症例にあてはめて検討す
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